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Beta-thalassemia merupakan gangguan hematologis autosomal
yang secara genetis mengakibatkan berkurangnya sintesis beta-
globin di hemoglobin. Beta-talasemia sebagian besar disebabkan
oleh mutasi titik, insersi atau delesi dalam gen beta-globin yang
terletak pada lengan pendek kromosom 11. Organisasi Kesehatan
Dunia (WHO) memperkirakan terdapat sekitar 1,5% dari
populasi global (80-90 juta orang) adalah pembawa β-
thalassemia. Tidak ada studi komprehensif untuk mendeteksi
pembawa beta-thalassemia di Indonesia, terutama untuk mutasi
delesi 619 bp, yang mencakup ekson 3 dan memiliki prevalensi
yang tinggi. Kami menggunakan metode gap-PCR yang di-
kombinasikan dengan metode elektroforesis gel untuk memper-
kirakan adanya mutasi delesi 619 bp pada 48 siswa Fakultas
Kedokteran Universitas YARSI dengan etnis Melayu. Analisis
Blast hasil sekuensing dari ketiga sampel menunjukkan bahwa
terdapat similaritas 98% antara hasil amplifikasi dengan ke
daerah gen beta-globin pada kromosom 11 (No. Aksesi
U01317.1). Berdasarkan hasil visualisasi elektroforesis gel,
semua produk PCR dari 48 sampel, menunjukkan bahwa semua
sampel tidak membawa mutasi delesi 619 bp yang ditunjukkan
KENCONOVIYATI, KINASIH PRAYUNI, RW. SUSILOWATI, RIKA YULIWULANDARI,ABDUL SALAM M. SOFRO
68
dengan ukuran produk PCR yang sama dari semua sampel,
yaitu berukuran 1.457 bp dan 2.291 bp dari PCR I dan 1.212 bp
dari PCR II.
ABSTRACT Beta-thalassaemia is an autosomal haematological disorder
resulting in a genetically deficient synthesis of the β-globin
chain in haemoglobin. It is mostly caused by point mutations, a
small deletions or insertions within the beta-globin gene which is
located as a cluster on the short arm of chromosome 11. The
World Health Organization has estimated that about 1.5% of the
global population (80 to 90 million people) were carriers of β-
thalassemia. There are no comprehensive study to detect carrier
of β-thalassemia in Indonesia especially for 619 bp deletion
mutation, which encompasses exon 3, that has greater
prevalence. We used gap-PCR combined with gel electrophoresis
methods to roughly screen the presence of major indel mutation
in 48 Medical Faculty, Universitas YARSI students with Malay
ethnic. To validate whether the PCR product obtained is the
beta-globin gene, a direct sequencing of 3 PCR products were
performed. The Blast analysis of the sequence was also done
using NCBI database. The result showed that the PCR products
obtained in this study showed 98% identity to human beta-
globin gene region on chromosome 11 (No. Acc. U01317.1). In
the electrophoresis of all PCR products of 48 samples, the result
showed that all the samples did not carry any major indel
mutation showing by the presence of similar length of PCR
products in gel electrophoresis, which has 1.457 bp and 2.291 bp
product from PCR I and 1.212 bp product from PCR II.
Beta-talasemia merupakan
kelainan hematologis autosomal yang
secara genetis mengakibatkan
berkurangnya sintesis rantai beta-
globin di hemoglobin (Thein, 2005).
Beta-thalassemia umum ditemukan di
negara Mediterania, Timur Tengah,
Asia Tengah, India, Cina Selatan dan
Asia Timur serta negara-negara di
sepanjang pantai utara Afrika dan
Amerika Selatan. Organisasi Kesehatan
Dunia (WHO) melaporkan bahwa
terdapat sekitar 1,5% dari populasi
global (80–90 juta orang) merupakan
karier (pembawa) beta-talasemia dan
frekuensi karier tertinggi yang
dilaporkan adalah di Cyprus (14%),
Sardinia (10.3%), dan Asia Tenggara
(Gallanello & Origa, 2010). Pemeriksaan
karier beta talasemia di Asia Tenggara
menunjukkan frekuensi yang tinggi,
yaitu berkisar antara 3% sampai 10% di
Indonesia, 0,5% menjadi 1,5% di
Myanmar, 0,93% di Singapura, 1,5% di
Vietnam, dan 3% sampai 9% di
Thailand (Fucharoen & Winichagoon
2007).
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Hassan et. al., (2012) melaporkan
sekitar 4.5% dari populasi Malaysia
merupakan karier beta talasemia dan
umumnya diantara Malaysia melayu
dan Cina. Kebanyakan beta talasemia
disebabkan oleh mutasi titik yang telah
dilaporkan lebih dari 200 mutasi dan
sangat jarang disebabkan oleh delesi
atau insersi pada gen beta globin yang
terletak di lengan pendek kromosom 11
(Rund & Rachmilewitz, 2005;
Gallanello and Origa, 2010). Tabel 1
memperlihatkan mutasi yang umum
ditemukan berdasarkan etnis. Metode
molekulas diagnosis telah banyak
dikembangkan, diantara nya adalah
denaturing gradient gel electrophoresis
(DGGE), Elektroforesis temporal




denaturing high performance liquid
chromatography (DHPLC).
Strategi deteksi spesifik pada
mutasi tertentu juga telah banyak
dikembangkan, seperti tehnik yang
menginkorporasi probe oligonukleotida
spesifik alel, sistem amplifikasi mutasi
refraktori, allele specific polymerase
chain reaction (PCR), reverse dot blot,
restriction fragment length
polymorphisms (RFLP), single base
extension, PCR enzyme linked
immunosorbent assay (PCR-ELISA),
real time PCR, and teknologi array
based (Shih et. al., 2009; Marashi et. al.,
2012; Lin et. al., 2014).

















codon 79 G>A (Hb E)
Codon 19 G>A (Hb Malay)
Mediterania, India Asia IVS1-nt1GTA
Asia Timur, India Asia IVS1-nt5GTC
Cina IVS2-nt745CTT
Mediterania, Afrika-Amerika codon 6-A
Afrika-Amerika AATAAA to AATGAA
(Gallanello & Origa, 2010)
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Mutasi duplikasi dan delesi
pada gen beta-globin merupakan
mutasi yang langka, namun demikian
mutasi delesi 619 bp, yang mencakup
keseluruhan ekson 3, adalah
pengecualian yang memiliki prevalensi
yang sangat tinggi (Baysal et al., 1994;
Orkin et al., 1980; Orkin et al., 1979).
Mutasi tersebut terkait, terutama
dengan subpopulasi India dan Pakistan
tertentu, terdapat hingga 7,5% dari
subtipe beta-talasemia yang ditemukan
pada populasi India (Thein et al., 1984;
Munshi et al., 2008; Sheth et al., 2008).
Berdasarkan hal tersebut, tidak
menutup kemungkinan prevalensi
delesi 619 bp pada populasi melayu di
Indonesia juga tinggi, karena data
terkait delesi 619 bp masih minim.
Penelitian ini bertujuan untuk
melakukan screening delesi 619 bp pada
etnis melayu yang di Indonesia, yang
dimulai dari mahasiswafakultas
kedokteran etnis melayu di Universitas
YARSI.
Kami menggunakan metode
Chan et. al. (2010) yang merupakan
modifikasi dari Wang et al. (2003).
Wang et al. (2003) melakukan
sekuensing terbatas untuk mendeteksi
mutasi di populasi Asia Tenggara dan
India yang dapat juga mendeteksi
delesi langka 619 bp. Chan et al. (2010)
mengkombinasikan gap PCR dan
sekuensing untuk mendeteksi delesi
619 bp pada populasi Pan-Ethnic.
Metode tersebut merupakan metode
yang cepat dan mudah dalam
mendeteksi delesi langka 619 bp.
Metode sekuensing kemudian
digunakan untuk mengkonfirmasi gen
beta-globin yang dideteksi.
BAHAN DAN CARA KERJA
Sampel
Sebanyak 48 DNA genomik
mahasiswa Fakultas Kedokteran
Universitas YARSI digunakan dalam
penelitian ini. Ekstraksi DNA dari
darah dilakukan menggunakan
QiAmp Blood mini kit (Qiagen).
Amplifikasi DNA dengan metode
gap-PCR
Amplifikasi sekuen beta globin
menggunakan primer yang telah
didesain berdasarkan Chan et al. (2012)
seperti terlihat pada Tabel 1. DNA
genomik diamplifikasi dalam dua mix
yang berbeda yaitu PCR I dan PCR II,
dengan total volume 25 µL per reaksi.
PCR I dan PCR II berisi 1x FastStart
PCR Master Mix (Qiagen, Germany), 1
µM Primers, and 50-100 ng DNA
genomik. Kondisi amplifikasi pada
thermocycler adalah 1 siklus denaturasi
pada 95oC selama 10 menit, diikuti
dengan 35 siklus dari 95oC selama 2
menit, 63.3oC selama 1 menit, dan 72oC
selama 2 menit. Tahap elongasi akhir
dilakukan pada 72oC selama 10 menit.
Produk amplifikasi kemudian
dielektroforesis pada gel agarosa 1%
(Invitrogen) untuk melihat efisiensi dan
ukuran produk PCR. Produk PCR akan
menghasilkan beberapa ukuran
tergantung pada sampel. Sampel
normal akan menghasilkan produk
berukuran 1.457 bp dan 2.291 bp dari
PCR I (pasangan primer A dan B, juga
A dan D) serta produk berukuran
ukuran 1.212 bp dari PCR II (pasangan
primer C dan D).
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Tabel 1. Primer yang digunakan untuk mengamplifikasi
dan sekuensing gen beta-globin



























Gambar 1. Ilustrasi lokasi primer untuk deteksi delesi langka 619 bp
Pada sampel yang  homozigous
yang memiliki mutasi delesi 619 bp,
PCR I akan menghasikan produk
berukuran 1.671 bp dari pasangan
primer A dan D karena adanya delesi
619 bp, sehingga situs pengikatan
primer B tidak ada, dan PCR II akan
menghasilkan produk berukuran 593
bp dari pasangan primer C dan D).
Sampel heterozigous akan
memiliki kombinasi ukuran 1.457 bp
dan 2.291 bp dari PCR I serta ukuran
1.212 bp dan 593 bp dari PCR II.
Gambar 1 menunjukkan posisi
pasangan primer dan juga daerah
dengan kandidat mutasi serta target
utama delesi langka 619 bp.
Sekuensing
Sekuensing dilakukan untuk
mengkonfirmasi hasil amplifikasi PCR
pada gen beta-globin. Proses
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sekuensing hanya menggunakan 3
sampel dari total 48 sampel. Sebelum
disekuensing produk amplikon
dipurifikasi dengan QiaQuick PCR
Purification Kit (Qiagen). Setelah
dipurifikasi, 20 ng digunakan sebagai
template untuk sekuensing
menggunakan ABI PRISM Big Dye
terminator version 3.1 cycle sequencing
kit (Applied Biosystem). Konsentrasi
primer yang digunakan untuk
sekuensing 4 pM dengan kondisi cycle
sequencing terdiri dari satu siklus
denaturasi pada 96oC selama 1 menit
diikuti dengan 25 siklus 96oC selama 10
detik, 50oC selama 5 detik, dan 60oC
selama 4 menit. Produk cycle sequencing
kemudian dipurifikasi dengan metode
NaOAc-EDTA dan kemudian
disekuensing dengan ABI PRISM 310
Genetic Analyzer (Applied Biosystem).
Data sekuensing kemudian di analisis
dengan Sequencing Analysis Software,
version 5.2 (Applied Biosystem) dan
software BioEdit untuk proses
pensejajaran dengan sekuen acuan
Homo Sapiens Chromosome 11,
GrCh38, no. aksesi NC_000011.
HASIL
Hasil amplifikasi PCR I dan PCR
II yang ditunjukkan dengan visualisasi
gel agarosa PCR I pada gambar 2 dan
PCR II pada gambar 3, memperlihatkan
bahwa tidak terdapat mutasi langka
delesi 619 bp pada 48 sampel
mahasiswa Fakultas Kedokteran Yarsi
etnis melayu. Visualisasi agarosa
tersebut memperlihatkan produk PCR
berukuran 1.457 bp dan 2.291 bp dari
PCR I (pasangan primer A dan B serta
A dan D) dan ukuran 1.212 bp dari PCR
II (pasangan primer C dan D).
Gambar 2. Visualisasi gel agarosa dari produk PCR I
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Gambar 3. Visualisasi gel agarosa dari produk PCR II
Hasil analisis sekuensing
memperlihatkan pada 3 sampel yang
dipilih menunjukkan bahwa terdapat
similaritas 98% antara produk
amplifikasi dengan human beta globin
region on chromosome 11 (No. Aksesi




(WHO) melaporkan bahwa terdapat
sekitar 1,5 % dari populasi global (80–
90 juta orang) merupakan karier
(pembawa) beta-talasemia dan
frekuensi tertinggi berada di Cyprus
(14%), Sardinia (10.3%), dan Asia
Tenggara (Gallanello & Origa, 2010).
Pemeriksaan karier beta-talasemia yang
dilakukan Fucharoen & Winichagoon
(2007) di Asia Tenggara menunjukkan
bahwa di Indonesia terdapat 3%
sampai 10% karier beta-talasemia.
Oleh karena itu, sangat penting
untuk setiap orang melakukan
pemeriksaan untuk mengetahui apakah
mereka merupakan karier atau
penderita beta-talasemia.
Pemeriksaan terkait delesi 619
bp belum banyak dilakukan, walaupun
mutasi delesi pada gen beta-globin
merupakan mutasi yang langka, namun
demikian mutasi delesi 619 bp, yang
mencakup keseluruhan ekson 3, adalah
pengecualian yang memiliki prevalensi
yang sangat tinggi (Baysal et. al., 1994;
Orkin et. al., 1980; Orkin et. al., 1979).
Mutasi tersebut diketahui banyak
ditemukan pada subpopulasi India dan
Pakistan tertentu, dengan frekuensi
hingga 7,5% dari subtipe beta-talasemia
yang ditemukan pada populasi India
(Thein et. al., 1984; Munshi et. al., 2008;
Sheth et. al., 2008).
Penelitian ini mengembangkan
metode yang mudah untuk
pemeriksaan mutasi langka delesi 619
bp di gen beta-globin menggunakan
metode molekuler, yaitu gap PCR
dengan primer spesifik dan visualisasi
gel agarosa. Hasil yang diperoleh
menunjukkan tidak ada mutasi delesi
619 bp yang terdeteksi pada semua
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sampel yang digunakan. Visualisasi
elektroforesis menunjukkan pita DNA
berukuran 1.457 bp dan 2.291 bp dari
PCR I serta ukuran 1.212 bp dari PCR
II. Hal tersebut menunjukkan bahwa
semua sampel berhasil diamplifikasi
pada keseluruhan daerah gen beta-
globin, yang memiliki 3 ekson yang
diselingi 2 intron (Gambar 1). Hasil
tersebut juga menunjukkan bahwa
kesemua primer amplifikasi dapat
mengamplifikasi daerah gen beta-
globin.
Hasil sekuensing pada ketiga
sampel juga memastikan bahwa
amplifikasi gen beta-globin berhasil
dilakukan. Hal tersebut diketahui
dengan melakukan analisis blast dari
hasil sekuensing tiga sampel yang
digunakan. Hasil blast menunjukkan
bahwa terdapat similaritas 98% antara
produk sekuensing dengan human
HBB gene region on chromosome 11
(No. Aksesi U01317.1) dari database
NCBI.
Penelitian ini juga tidak
mengesampingkan kemungkinan
sampel untuk membawa mutasi lain
dalam daerah gen beta-globin. Metode
lanjut dengan sekuensing pada semua
sampel harus dilakukan untuk
mengetahui adanya mutasi lainnya
seperti mutasi titik, insersi dan delesi
dalam skala kecil yang tidak dapat
diamati dengan elektroforesis gel.
Padahal, kebanyakan beta-talasemia
disebabkan oleh mutasi titik yang telah
dilaporkan terdapat lebih dari 200
mutasi (Rund & Rachmilewitz, 2005).
Metode yang dilakukan dalam
penelitian ini dapat diaplikasikan
sebagai screening awal kasar mutasi di
daerah gen beta-globin, terutama untuk
mendeteksi delesi langka 619 bp.
Namun demikian, studi lebih lanjut
harus dilakukan untuk mencari semua
mutasi dalam daerah gen beta-globin





diketahui bahwa tidak terdapat mutasi
langka delesi 619 bp pada sampel
mahasiswa Fakultas Kedokteran
Universitas YARSI etnis melayu.
Primer spesifik yang digunakan
berhasil mengamplifikasi daerah gen
beta-globin dan memiliki similaritas
98% dengan antara produk sekuensing
dengan human HBB gene region on
chromosome 11 (No. Aksesi U01317.1)




pada semua sampel untuk menemukan
semua mutasi yang terdapat pada gen
beta-globin, terutama mutasi titik yang
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